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Введение
Генетическая карта сцепления –одномерная схема взаимораспо-
ложения локусов хромосом, генов
и/или генетических маркеров в груп-
пах сцепления данного организма с
указанием расстояний между ними в
парах нуклеотидов, определенных с
помощью секвенирования, или в сан-
тиморганидах, установленных по
частоте кроссинговера [1].
Генетические карты сцепления пра-
вильно отражают порядок расположе-
ния генов и/или генетических марке-
ров на хромосомах, однако получен-
ные при этом значения расстояний
между ними не соответствуют реаль-
ным физическим расстояниям.
Обычно данный факт связывают с тем,
что эффективность рекомбинации
между хроматидами на отдельных
участках хромосом может сильно раз-
личаться. В частности, она подавлена
в гетерохроматиновых участках хро-
мосом [2]. С другой стороны, в хромо-
сомах часто встречаются «горячие
точки» рекомбинации. Использование
частот рекомбинации для построения
физических генетических карт без
учета этих факторов будет приводить
к искажениям реальных расстояний
между генами и/или генетическими
маркерами.
Таким образом, генетические карты
сцепления являются наименее точны-
ми из всех имеющихся типов генетиче-
ских карт, и их можно рассматривать
только в качестве первого приближе-
ния к реальным физическим картам.
Тем не менее, на практике именно они
позволяют локализовать на группах
сцепления детерминанты, определяю-
щие сложные хозяйственно ценные
признаки, и дают возможность их
дальнейшего изучения. Необходимо
помнить, что в отсутствие кроссинго-
вера все гены, находящиеся на инди-
видуальной хромосоме, передавались
бы от родителей потомству вместе,
поскольку они физически сцеплены
друг с другом. Поэтому индивидуаль-
ные хромосомы образуют группы
сцепления генов, и одной из первых
задач построения генетических карт
сцепления является отнесение иссле-
дуемого гена или определенной
последовательности нуклеотидов
(маркеров) к конкретной группе сцеп-
ления.
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Построение генетических карт имеет принципиальное значение
при практическом использовании установленных ассоциаций
«маркер-признак». Последовательное развитие генетических
исследований привело к установлению групп сцепления и локали-
зации генов, а цитогенетическое изучение дало возможность
идентифицировать группы сцепления с определенными хромосо-
мами у целого ряда организмов. Широкое использование молеку-
лярных ДНК-маркеров, а также применение методологии иденти-
фикации и локализации на хромосомах QTL (quantitative trait loci)
даже в тех случаях, когда они не способствовали появлению
новых областей науки, значительно расширили границы биологи-
ческих исследований, в том числе, увеличили точность и масшта-
бируемость в построении генетических карт сцепления. На сего-
дня исследование сцепления генов – важнейший подход, исполь-
зуемый как для картирования генома, так и в генетико-селекцион-
ной деятельности. Насыщение генетических карт дает возмож-
ность компилировать на карте большое число сегрегирующих
локусов одной популяции практически до полного «насыщения»
генома. В то же время, эффекты воздействия «генотип-среда»
могут вызывать вариабельность, которая является основной при-
чиной того, почему различные популяции некоторых видов не обя-
зательно проявляют идентичную длину карт, а разница при этом
может достигать 20%. Гены, локусы или даже целые районы хро-
мосом, картированные у организма одного таксона, с достаточно
высокой долей достоверности могут быть оценены и идентифици-
рованы с помощью консервативных молекулярных маркеров, кар-
тированных у другого организма, как правило, из родственного
таксона. Кроме того, если проведены тщательные межвидовые
сравнения, то предсказания по расположению и картированию
генов или QTL (quantitative trait loci), сделанные для одного вида,
могут быть применены и к другому родственному ему виду. 
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Construction of genetic maps has a principal value upon prac-
tical using revealed associations “marker-character”. Wide
using molecular DNA-markers as well as application methodol-
ogy identification and localization on chromosomes of QTL
(quantitative trait loci) even in the case when it were no appear-
ance new direction in science significantly allowed broadening
of biological investigations, including precision and scalability in
construction of genetic linkage maps. At the present investiga-
tion of gene linkage is one of most useful approach using for
genome mapping as well as for genetic and breeding.
Saturation of genetic maps gives possibility of compilation on
map many segregated loci in one population up to full genome
saturation. At the same time, effects of interaction “genotype-
environment” can be as basis for variability, which is one of
main reason why different populations some of the species not
revealed identical length of the maps and differences can
reach up to 20%. Gene, loci or even full-length chromosomes
mapped in organism of one taxon with high percent of signifi-
cance can be evaluate and identify with the aim conservative
molecular markers mapped in other organism as a rule from the
related taxon. Moreover, if it are carried out interspecies com-
parisons of prediction on arrangement and mapping of genes
or QTL, which was made for one species can be apply to other
relative to him species.
Key words: genetic map, length of map, comparative mapping,
genome organization
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гена к той или иной группе сцепления
необходимо произвести скрещивания,
на основании которых определяется
характер наследования этого гена по
отношению к другим генам, принад-
лежность которых к той или иной груп-
пе сцепления определена ранее.
Например, чтобы у кукурузы опреде-
лить принадлежность гена к одной из
десяти групп сцепления, необходимо
растения с изучаемым геном скре-
стить поочередно с десятью растения-
ми, каждое из которых несет рецес-
сивные гены, принадлежащие к раз-
ным группам сцепления. Ввиду того,
что изучаемый ген может принадле-
жать только, к одной из десяти групп
сцепления, с генами девяти остальных
групп он будет проявлять независимое
наследование и расщепление в F2
9:3:3:1.
На сегодняшний день исследование
сцепления генов – важнейший подход,
используемый как для картирования
генома, так и в генетико-селекцион-
ной деятельности. Последовательное
развитие генетических исследований
привело к установлению групп сцеп-
ления и локализации генов, а цитоге-
нетическое изучение дало возмож-
ность идентифицировать группы сцеп-
ления с определенными хромосомами
у целого ряда организмов.
Существенный вклад в исследование
сцепления генов внесло открытие
молекулярных маркеров [3]. Так нача-
тое в 80-х – 90-х годах прошлого сто-
летия широкое использование моле-
кулярных ДНК-маркеров, а также при-
менение методологии идентификации
и локализации на хромосомах QTL
(quantitative trait loci) даже в тех слу-
чаях, когда они не способствовали
появлению новых областей науки,
значительно расширили границы био-
логических исследований, в том
числе, увеличили точность и масшта-
бируемость в построении генетиче-
ских карт сцепления. Именно благода-
ря им удалось достичь так называемо-
го насыщения генетических карт, что
дает возможность компилировать на
карте большое число сегрегирующих
локусов одной популяции, причем
практически до полного «насыщения»
генома, т.е. до тех пор, пока каждая
точка генома не будет генетически
связана (сцеплена), как минимум с
одним маркером. На таких картах
количество групп сцепления равно
числу хромосом. 
Насыщение карт
Как указывалось выше, насыщение
генетической карты наступает тогда,
когда каждая точка на карте хромо-
сом генетически сцеплена как мини-
мум с одним маркером. Каким же
образом можно достигнуть этой цели?
В случае если карта не насыщена, в
ней, как правило, существует много
небольших групп сцепления и несцеп-
ленных маркеров. Увеличение числа
маркеров обычно приводит к сцепле-
нию независимых групп. Насыщение
маркерами имеет смысл проводить до
тех пор, пока групп сцепления не ста-
нет столько же сколько хромосом у
вида, и при этом не останется несцеп-
ленных маркеров. Поскольку маркеры
выбирают случайным образом, то
иногда для заполнения всех брешей
на карте необходимо тестированием
перепробовать большое число марке-
ров. Более того, некоторые районы
генома могут оказаться бедны марке-
рами, поскольку они имеют высокий
уровень рекомбинации. Для таких
«неподдающихся» районов лучше
использовать совокупный сегрега-
ционный анализ (bulk segregant
analysis, BSA) и маркеры, фланкирую-
щие этот район, нежели случайным
образом заполнять геном большим
числом маркеров [3]. 
Но нахождение всех групп сцепле-
Рисунок. Схема получения рекомбинантных инбредных линий. Каждую особь F2,
как и последующие поколения, самоопыляют, отбирая только по одной особи в
качестве родителя очередного поколения. Каждая пара хромосом представляет
геномную структуру семьи рекомбинантных инбредных линий полученных от поко-
ления особей F2. Белые и затемненые районы обозначают соответствующие «вкла-
ды» родительских линий. Несмотря на преемственность поколений, геном, как бы
«порван» на различные фрагменты, поскольку в каждом мейозе число кроссовер-
ных обменов ограничено (по [8]).
Fig. Scheme of obtaining of recombinant inbred lines. Eash individual F2 as well as the
next generations self-pollinate separate only one individual as a parent the next genera-
tion. Each chromosome pair are the genome structure of recombinant inbred lines family
obtained from F2 individual generation. White and blackened regions mean respective
«contribution» parent lines. In spite of generation genome as if “tear” on different frag-
ments, as far as in each meiosis the number of crossovers are limited (base on [8])
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ния, соответствующих числу хромо-
сом, не гарантирует полного насыще-
ния, которое может быть продемон-
стрировано двумя способами.
Непрямой метод состоит в накоплении
маркеров. Когда генетическая длина
карты больше не увеличивается
можно предположить, что насыщение
достигнуто. Однако существует про-
блема, заключающаяся в том, что при
увеличении числа маркеров, увеличи-
вается число ошибок генотипирова-
ния, что в свою очередь приводит к
ошибке в вычислении длины карты.
Контроль ошибок должен быть одним
из приоритетов в генетическом карти-
ровании (программное обеспечение,
такое, например, как Mapmaker 3.0,
имеет функцию поиска ошибок, осно-
ванную на определении рекомбина-
ционных событий, которые «слишком»
близки). Прямой метод, в отличие от
непрямого, заключается в использо-
вании маркерных проб или праймеров
специфичных к субтеломерным рай-
онам, расположенным на концах хро-
мосом, и которые, как правило,
состоят из повторяющихся последо-
вательностей. Если такие маркеры
генетически сцеплены с рядом дис-
тальных маркеров хромосом, то это
значит, что карта насыщена. Такой
подход был продемонстрирован для
нескольких хромосом кукурузы [4].
Если подобного рода пробы недоступ-
ны, в скорейшем нахождении марке-
ров, прилежащих к наиболее дисталь-
ным маркерам может помочь метод
BSA. И, наконец, если карта еще не
насыщена, исходя из числа располо-
женных на ней маркеров и типа карти-
рующей популяции, для достижения
полной генетической длины, могут
быть использованы теоретические
методологии [5, 6]. Иллюстрацию
такого подхода можно найти в [7].
В таблице приведены генетические
длины геномов наиболее значимых
видов растений, для которых были
построены достаточно плотно насы-
щенные карты. Значения указанных
длин варьируют от 630 сМ для генома
арабидопсиса и до 3500 сМ для гено-
ма пшеницы. В отношении гаплоидно-
го числа хромосом показано, что
средняя генетическая длина хромосо-
мы составляет примерно 100 сМ (1
морганиду). Это означает, что в каж-
дом мейозе в среднем существует
один кроссоверный обмен на хромо-
сому с учетом больших флуктуаций по
хромосомам и в соответствии с видом
растений. Таким образом, мейоз
может быть представлен как процесс,
который разрывает геном на большие
фрагменты. Рисунок иллюстрирует
пример, когда даже в рекомбинантных
инбредных линиях достаточно грубо
«перетасовываются» два родитель-
ских генома, при этом целостность
длинных участков сохраняется. 
Исходя из значений таблицы, поря-
док увеличения числа маркеров, кото-
рые должны быть картированы, может
быть подсчитан как функция степени
желаемого насыщения. Для генома в
1000 сМ, 50 маркеров, расположен-
ных на расстоянии 20 сМ друг от
друга, в принципе, достаточно. На
практике необходимо картировать
больше маркеров, поскольку по гено-
му они располагаются друг относи-
тельно друга неравномерно. Одна из
первых базовых карт кукурузы, опуб-
ликованная в 1993 году, содержала
всего 97 маркеров с максимальной
дистанцией между ними 30 сМ и
покрывала практически все 1860 сМ
генома данного вида растения [9].
Безусловно, на сегодняшний день, в
геноме кукурузы картировано гораздо
больше маркеров, и, кроме того, на
картах они организованы в так назы-
ваемые «бины» (Bins (англ.) – в данном
случае интервалы между двумя фик-
сированными реперными маркерными
локусами).
Относительность длины карты
Генетические дистанции не абсо-
лютны. Как известно, уровни рекомби-
нации могут изменяться под воздей-
ствием различных факторов.
Прежде всего, на уровни рекомби-
нации влияет пол, хотя общих правил
в данном случае нет. При сравнении
карт, полученных при реципрокных
скрещиваниях у томата [10], показано,
что для этой культуры рекомбинация
выше у растений, которые использо-
вали в качестве материнской формы
(карта у них на 20% длиннее). Такая же
тенденция отмечалась у ячменя [11],
но у кукурузы и арабидопсиса [12]
наблюдался обратный эффект. Это
происходит потому, что различия
между полами локально высоко
вариабельны. 
Эволюционные генетические дис-
танции между родителями также
играют роль. Ранние исследования
показывают, что популяции, получен-
ные в результате межвидовых скре-
Таблица. Взаимоотношения между физическими и генетическими дистанциями у некоторых видов растений, 
для которых построены насыщенные генетические карты групп сцепления
Table 1. Interaction between physical and genetic distances in some plant species for which constructed saturated genetic maps of linkage groups
Виды Общая длина генома*(п.о. х 109)
Общая генетическая длина
генома (сМ) Длина ДНК/сМ (т.п.о.) Число хромосом
Arabidopsis 0,15 630 140 5
Рис 0,43 1575 280 12
Соя 1,2 2700 440 20
Томат 0,95 1267 750 12
Бобы 0,65 830 780 11
Рапс 1,2 1016 1200 19
Кукуруза 2,5 1860 1400 10
Пшеница 16 3500 4600 21
Сосна 24 1800 13000 12
* - по [21].
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щиваний, приводят к получению таких
межлокусных генетических дистанций,
которые меньше тех, что получают при
внутривидовых скрещиваниях [13].
Карты молекулярных маркеров доста-
точно ясно показали и подтвердили
это наблюдение. Так, у картофеля
генетическая карта, построенная на
основе межвидового скрещивания,
имела размер на 35% меньше, чем
карта, построенная при проведении
внутривидового скрещивания [14, 15].
Подобного же рода наблюдения
были сделаны для томата [16] и риса
[17]. Объяснение этому явлению
заключается в том, что уменьшение
идентичности между гомологичными
нитями ДНК в межвидовом скрещива-
нии приводит к уменьшению частоты
кроссоверных обменов [18]. 
И, наконец, существует вариабель-
ность уровней рекомбинации, которая
контролируется генетически. Вместе с
возможными эффектами воздействия
окружающей среды, такая вариабель-
ность, несомненно, является основной
причиной того, почему различные
популяции некоторых видов не обяза-
тельно проявляют идентичную длину
карт, а разница при этом может
достигать 20% [19, 20]. 
Отношения между генетическими 
и физическими дистанциями
Низкая вариация длины генетиче-
ских карт у различных видов контра-
стирует со значительными изменения-
ми количества ДНК на клетку. У покры-
тосеменных количество ДНК, по край-
ней мере, для видов, изученных по
этим параметрам, варьирует в 660 раз
(при сравнении крайних значений). Так,
например, арабидопсис (Brassicaceae)
содержит всего лишь 0,3 пикограмм
ДНК на диплоидную клетку (или на 2С),
в то время как растение рябчик
(Liliaceae) – 255 пг/2С [22]. В среднем
значения 2С у покрытосеменных расте-
ний варьирует между 1 и 10 пг. У голо-
семенных средние значения содержа-
ния ДНК на диплоидную клетку пре-
имущественно высоки и варьируют,
как правило, между 10 и 60 пг/2С.
Поскольку число экспрессируемых
генов у высших растений довольно
велико, то (благодаря высоко досто-
верному варьированию количества
нетранскрибируемых геномных повто-
ров) и выявленные различия в количе-
стве ДНК у различных видов растений
также значительны. Если оставить в
стороне идущие до сих пор дебаты о
предполагаемой адаптивной значимо-
сти такого варьирования, то важным
остается тот факт, что подобного рода
варьирование не отражается на общей
генетической длине геномов. Другими
словами, ясно, что частота кроссовер-
ных обменов на единицу физической
длины уменьшается, если размер гено-
мов увеличивается. Это может быть
подтверждено обменами между хромо-
сомами отдельно взятого вида: у дрож-
жей наименьшая хромосома имеет в
среднем в два раза больше рекомбина-
ций на одну т.п.о., чем наибольшая [23].
Такие результаты согласуются с
наблюдениями, указывающими на то,
что районы гетерохроматина, содержа-
щие высоко повторяющиеся последо-
вательности, соответствуют зонам с
низкой рекомбинацией [24]. И, нако-
нец, исследования, также проведенные
на дрожжах, показали соответствие
между рекомбинацией и зонами транс-
крипции [25].
Среднее число пар оснований (п.о.)
на сантиморганиду зависит от рассмат-
риваемого вида. Таблица показывает,
что от арабидопсиса до сосны эти
значения варьируют в сотни раз, от
140 т.п.о. до 13000 т.п.о. Подобного
рода информация особенно важна для
позиционного клонирования.
Например, для того, чтобы найти мар-
кер на расстоянии 1 сМ от нужного
гена у видов с маленьким размером
генома, вполне достаточен метод «про-
гулки по хромосоме» или метод «посад-
ки на хромосому», но такой подход
вряд ли подойдет для кукурузы или
пшеницы. Однако, это заключение
нельзя назвать безусловным, посколь-
ку величины чисел п.о./сМ усреднены
для всего генома, а внутри генома
могут существовать большие локаль-
ные вариации уровней рекомбинации.
Так, например, было установлено [26],
что одна сантиморганида по соседству
от локуса bronze кукурузы соответству-
ет 14 т.п.о., что в 100 раз меньше, чем
средняя величина целого генома. И,
наоборот, по соседству с центромер-
ным районом, где есть ограничения
рекомбинации, число т.п.о. на санти-
морганиду может быть значительно
выше, чем на весь оставшийся геном.
Так у арабидопсиса при сравнении
относительных дистанций физической
(YAC) и генетической (RFLP) карт хро-
мосомы 4, показано, что между ними
локально могут наблюдаться достовер-
ные различия [27]. 
Анализ организации генома
При анализе геномов таких видов,
как кукуруза, рапс или рожь, значи-
тельный процент использованных в
исследовании проб выявил более чем
один локус. Для данных растений
определенный порядок расположения
маркеров на одной группе сцепления
(или какой-то ее части) соответство-
вал порядку расположения тех же
маркеров на другой группе сцепления,
а проведенное картирование отобран-
ных зондов помогло выявить гомоло-
гии внутри генома. Подобного рода
гомологии могут быть интерпретиро-
ваны в том смысле, что геномы рас-
сматриваемых видов прошли частич-
ную или полную дупликацию в процес-
се эволюции [28-30]. Этот феномен
наблюдается и у видов с малым раз-
мером геномов, таких, например, как
рис [31] и арабидопсис [32, 33]. 
Сравнительное картирование
Идея сравнения генетических карт
различных видов живых организмов
отнюдь не нова, особенно в отноше-
нии видов животных. Первые сравне-
ния сцеплений между геном альбиниз-
ма и геном розовой окраски глаз у
крысы и мыши проведены в 1920 году
(цит. по: [34]). С тех пор осуществлен
целый ряд сравнительных анализов
отдельных генов, которые, судя по
картам млекопитающих, являются
гомологичными. В дополнение к этому
установлено [35], что несколько групп
сцепления консервативны у предста-
вителей практически всего отряда
позвоночных – от рыб к человеку. 
Возможность использования гете-
рологичных проб, при построении
генетических карт у растений, позво-
лило провести многочисленные
сравнения порядка расположения
генов у видов, принадлежащих к одно-
му ботаническому семейству. Так,
например, у Solanaceae показано [14,
36], что геномы томата и картофеля
практически полностью коллинеарны,
за исключением пяти парацентромер-
ных инверсий. Это очень хороший
пример эволюционной консерватив-
ности синтении. (О синтении можно
говорить тогда, когда у организмов,
относящихся к разным таксонам,
локусы сцепленые, либо несцепленые
генетически, схожим образом распо-
ложены в идентичных группах сцепле-
ния. При асинтении похожие генетиче-
ские локусы расположены в разных
хромосомах или группах сцепления.) У
томата и перца, которые филогенети-
чески не так близки, перестроения
геномов более многочисленны (около
20), но локально порядок генов оста-
ется консервативным [37-39]. А у
Fabaceae сравнение карт чечевицы и
гороха выявило 8 высоко консерва-
тивных районов, которые составляют
40% генома [40]. Что же говорить о
представителях Poaceae, которые
всегда являлись объектом более
интенсивного изучения. Так, в трибе
Triticae порядок маркеров довольно
консервативен у пшеницы, ячменя и
ржи [41-43]. И это несмотря на то, что
геном ржи кажется весьма отличным
от такового у пшеницы за счет суще-
ствования многих транслокаций. В
трибе Andropogonae схожая консерва-
тивность групп сцепления и близкий
порядок расположения маркеров
отмечались у кукурузы и сорго [44,
45]. К этой группе, благодаря своей
плоидности, по-видимому, принадле-
жит и геном сахарного тростника [46].
Группы сцепления, найденные у сорго
и сахарного тростника, имеют два
геномных района, гомологичных тако-
вым у кукурузы. Можно предположить,
что в данном случае, эти районы яви-
лись результатом единой эволюцион-
ной дупликации. Однако, у кукурузы,
по-видимому, произошло больше эво-
люционных перестроек, нежели у
сорго и сахарного тростника,
поскольку эти три вида, в конце кон-
цов, дивергировали. Также возможно
проведение сравнения между трибами
внутри Poaceae. В этой связи, уста-
новлено, что рис, пшеница и кукуруза
содержат несколько коллинеарных
геномных районов [47-49]. 
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BREEDING AND SEED PRODUCTION OF AGRICULTURAL CROPS
С фундаментальной точки зрения,
полученные и примененные к ряду
видов результаты по сравнительному
картированию, могут быть использо-
ваны для анализа путей эволюции
структуры геномов семейства
Poaceae, что является наглядным
примером реализации на практике
закона гомологических рядов в
наследственной изменчивости, сфор-
мулированного Н.И. Вавиловым еще в
1920 году [50]. Другими словами,
гены, локусы или даже целые районы
хромосом, картированные у организ-
ма одного таксона, с достаточно
высокой долей достоверности могут
быть оценены и идентифицированы с
помощью консервативных молеку-
лярных маркеров, картированных у
другого организма, как правило, из
родственного таксона. Кроме того,
если проведены тщательные межви-
довые сравнения, то предсказания по
расположению и картированию генов
или QTL, сделанные для одного вида,
могут быть применены и к другому
родственному ему виду.
Даже если учесть, что пробы, наи-
более часто используемые в экспери-
ментах, в основном анонимны, идея,
заключающаяся в том, что позицион-
ная гомология генов ассоциирована с
функциональной гомологией, получила
подтверждение. Примером тому могут
служить классические случаи картиро-
вания мутаций, детерминирующих
потерю лигулы, у кукурузы и риса [47],
или основного гена, определяющего
устойчивость к заморозкам и необхо-
димости яровизации, найденного у
ржи, пшеницы и ячменя [51].
Сравнительное картирование является
важным и зачастую основным методи-
ческим подходом для научных про-
грамм, в которых проводятся работы
по интегрированному изучению анало-
гичных линий различных видов расте-
ний. Эта точка зрения была поддержа-
на рядом ученых [52, 53], которые
предположили, что злаки представ-
ляют собой «единую генетическую
систему» и активно пропагандировали
свою идею «единого генетического
начала». Однако, независимо от этого
и в дополнение к вышесказанному,
следует отметить, что при сравнитель-
ном картировании:
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СЕЛЕКЦИЯ И СЕМЕНОВОДСТВО СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННЫХ РАСТЕНИЙ
• известные маркеры видов могут
быть использованы для насыщения
данного района у родственных видов.
Этот метод может оказаться особен-
но полезным у видов с высоко плоид-
ным уровнем, где картирование цело-
го генома практически не осуществи-
мо [54].
• ген гомологичный (ортологичный)
по отношению к искомому гену в род-
ственных модельных видах с малым
геномом для которых существуют
YAC и BAC библиотеки, может быть
клонирован, а информация о его пер-
вичной нуклеотидной последователь-
ности (сиквенс) использована для
выделения гена из изучаемого вида
[55].
Заключение
Таким образом, с появлением все
большего и большего количества насы-
щенных генетическими маркерами моле-
кулярных карт для наиболее распро-
страненных видов растений, а также с
доступностью таких карт для все более
широкого круга исследователей и сфер
их деятельности, генетики, а в перспек-
тиве и селекционеры, будут нуждаться
только в скрининге родителей известных
картированных популяций для установ-
ления вариаций в экспрессии представ-
ляющих интерес признаков, что позво-
лит методом экстраполяции оценить
соответствующую картированную
популяцию по изучаемому признаку.
Разумеется, что использование, напри-
мер, QTL анализа для тестирования
генов-кандидатов будет требовать нали-
чия картированных генов в уже изучен-
ной популяции. Однако, техники и мето-
дологии картирования становятся все
легче и быстрее, и нет принципиальных
ограничений (пожалуй, только за
исключением финансовых возможно-
стей) для обеспечения исследователей
современным лабораторным оборудова-
нием, необходимым для проведения
молекулярно-биологических работ с
целью картирования геномов живых
организмов.
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